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摘要 : 里 螨 亚 纲 包 括 昕 类 和 旺 类 ,是 节肢 动 物 中 物种 多 样 性 最 高 的 类 群 之 一 。 本 文 综述 了 当前 已 测序 的 28 Bp 
螨 线粒体 基因 组 的 研究 成 果 。 概 括 起 来 ,里 螨 线粒体 基因 组 具有 以 下 特点 : (1) 大 小 变异 显著 , 其 中 柑橘 全 爪 螨 
Panonychus citri 线粒体 基因 组 在 目前 已 测 节 有 上肢 动 物 中 最 小 (13 077 bp); (2) 一 般 碱 基 组 成 偏向 A 和 T, 但 6 Phe 
里 具有 相反 的 GC- 偏 斜 ( 正 值 ) ; (3) 基 因 组 的 碱 基 组 成 及 A +T 富 集 区 的 位 置 、 长 度 和 找 贝 数 等 变异 显著 , 其 中 4 
种 叶 螨 的 A+T 含 量 最 高 , 其 A+T 富 集 区 在 目前 已 测 节肢 动物 中 最 短 (44 ~57 bp); (4) 基 因 高 度 重 排 , 特别 是 真 
螨 总 目的 种 类 , 但 重 排 与 高 分 类 阶 元 无 相关 性 ; (5 ) 真 螨 总 目 部 分 螨 类 的 tRNA 基因 极度 缩短 , 不 能 形成 经 典 的 三 
叶 草 二 级 结构 。 作 者 建议 要 进一步 测定 更 多 昕 螨 的 线粒体 基因 组 ， 验 证 蜂 螨 非典 型 tRNA 基因 的 生物 学 功能 性 ， 
分 析 蜂 螨 线粒体 基因 组 的 分 子 进化 机 制 ， 开展 蝗 螨 线粒体 转录 组 研究 等 。 
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Abstract: Acan, including ticks and mites, is one of the most diverse group of arthropods. In this 
paper, we reviewed the research progress in the 28 sequenced complete mitochondrial genomes of acari 
species. These mitochondrial genomes have several marked features: (1) There is significant variation in 
the size of mitochondrial genomes among the 28 acari species, and the mitochondrial genome of 
Panonychus citri (13 077 bp) is the smallest among all sequenced arthropods; (2) The base composition 
of all acari mitochondrial genomes are biased toward A and T, with six species harboring reverse GC-skew 
values (positive value); (3) The base composition and the position, length, copy number of the A + T- 
rich regions vary greatly among the 28 acari species, of which four tetranychid species harbor the highest 
A +T content within acari and the shortest A + T-rich region (44 —57 bp) among arthropods; (4) High 
gene rearrangements are found in acari mitochondrial genomes, especially in those of Acariformes, but 
the rearrangements are not correlated to high taxonomic ranks; (5) The tRNA genes in some species of 
Acariformes are extremely truncated, presenting atypical cloverleaf structures. We suggest that it is 
necessary to sequence more acari mitochondrial genomes aiming to investigate whether these tRNA genes 
lacking both D- and T-arms are functional or not, to analyze the molecular mechanisms of evolution in 
acari mitochondrial genomes, and to carry out the acari mitochondrial transcriptome studies. 
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线粒体 是 真 核 生物 细胞 中 由 双 层 高 度 特 化 的 单 EHER ATP, 为 细胞 各 种 生理 活动 提供 能 量 。 线 
位 膜 围 成 的 细胞 占 , 其 主要 功能 是 通过 氧化 磷酸 化 。 粒 体 的 一 个 显著 特点 是 具有 自身 的 DNA 和 遗传 体 
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A. FA 20 世纪 60 年 代 线 粒 体 基因 组 发 现 以 来 , 由 
于 其 分 子 量 相对 较 小 、 呈 母系 遗传 、 突 变 率 高 及 在 
细胞 中 拷贝 多 等 特点 (Boore，1999; Elson and 
Lightowlers, 2006; Gissi et al., 2008) , 受到 了 进化 
生物 学 家 们 的 格外 青睐 , 被 广泛 用 于 种 群 遗 传 学 、 
谱系 地 理学 、 分 子 进 化 、 种 系 发 生 和 比较 及 进化 基 
因 组 学 等 多 方面 的 研究 (Boore et al., 2005, 2006; 
Simon ef al., 2006; Beheregaray, 2008; Wang, 
2010) , 极 大 地 加 深 了 人 们 对 物种 进化 现象 、 过 程 
及 机 制 的 理解 。 近 年 来 , MERR HARALAR 
新 一 代 测 序 技术 的 兴起 , 越 来 越 多 的 后 生动 物 的 线 
粒 体 基因 组 的 测序 工作 得 以 完成 (Boore，2006; 
Gissi et al., 2008; Nabholz et al., 2010) 。 线 粒 体 基 
因 组 不 仅 比 单个 线粒体 基因 包含 更 多 的 序列 信息 ， 
而 且 具 有 一 系列 基因 组 水 平 的 特征 ,如 基因 排序 、 
RNA 基因 的 二 级 结构 以 及 复制 和 转录 的 控制 模式 
等 ( Dowton et al., 2002; Boore, 2006; Masta, 
2010), Ak, 线粒体 基因 组 作为 GenBank 数据 库 
中 数量 最 多 的 “全 ”基因 组 序列 , 为 系统 发 育 框 架 下 
解析 后 生动 物 基 因 组 的 进化 机 制 提供 了 很 好 的 
材料 。 

d dS Jy 25 ( Acari ) JR% Zh 2]. ] ( Chelicerata ) 蛛 
JÉ 29] ( Arachnida) , #175 RAS ( ticks) IRZ ( mites) , 
分 布 广 、 种 类 多 、 生 活 史 复杂 , TID nu 
多 样 性 最 高 的 类 和 群 之 一 (http://tolweb. org/ Acari ) , 
目前 全 直 界 已 知 约 3 万 余 种 , 实际 种 类 可 能 近 百 万 
种 (Grbic et al., 2007), H Bi Ze 4T 2S SE ZG AY 
螨 亚 纲 由 两 个 单 系 群 构 成 BU XX 5S dH 
( Acariformes 或 Actinotrichida ) 4H F "x i H 
( Parasitiformes 或 Anactinotrichida ) ( Dunlop and 
Alberti, 2008). VFZE BEU PEAS Ji AES RIA EST, 
AUI Ixodes scapularis; 有 的 是 严重 危害 农 作 
物 的 害 螨 ， 如 二 斑 叶 螨 Tetranychus urticae, REE 88 
里 具有 重要 的 医学 及 经 济 重要 性 , 但 目前 对 绝 大 多 
BWI ECT AEE IE TS BEC ELS, AER DT 
线粒体 基因 组 的 分 子 进 化 机 制 , XI FHES BRE 
胶 动 物 分 子 系统 学 的 发 展 、 种 群 遗传 与 进化 规律 的 
了 解 等 均 具 有 重要 意义 。 据 作者 对 NCBI 数据 库 的 
统计 (截至 2012 年 1 月 ), 已 有 28 PRTI S E 
Zo RAE A ZA MUA VE. AS SCHR TR Ha Be AL ARE 
组 研究 的 已 有 成 果 , Boor T BRUN Bear AE 2H 
的 分 子 结构 特征 , 讨论 了 存在 的 问题 并 对 今后 主 
要 的 研究 方 同 进 行 了 展望 。 


1 旺旺 线粒体 基因 组 的 分 子 结构 


Black 和 Roehrdanz(1998) 首次 报道 了 六 角形 便 
iW Ixodes hexagonus Fil if, £L m3 3k "€ Rhipicephalus 
sanguineus 3X Wy PPIE 8g f] ERARE DSL 2H Fr 9]. TE 
目前 已 测 线粒体 基因 组 的 28 BR, 真 螨 总 目 
( Acariformes ) 425-555 13. H ( Parasitiformes ) $ 4 14 种 
( 表 1)。 与 其 他 后 生动 物 一 样 , Ara c. DU gs k 
粒 体 基因 组 均 为 一 双 链 裸露 的 超 螺旋 共 价 闭合 环 状 
分 子 , 但 更 为 紧凑 ,特别 是 真 螨 总 目的 一 些 种 类 ， 
在 目前 已 测 的 市 胶 动 物 中 属于 较 小 的 一 类 。 在 上 日 前 
已 知 蛇 旺 线粒体 基因 组 中 ,柑橘 全 爪 螨 Panonychus 
citri 的 线粒体 基因 组 最 小 (13 077 bp), VEZ; EIGENS 
Metaseiulus occidentalis 的 最 大 (24 961 bp) 。 前 者 相 
XB) Eze B T REA AED. ro 和 A+T 
富 集 区 显著 减 小 (Yuan et al., 2010) ， 而 后 者 之 大 
主要 是 有 多 个 重 日 质 编 码 基 因 重 复 (Jeyaprakash 
and Hoy, 2007) 。 

与 典型 的 后 生动 物 线粒体 基因 组 相同 , 大 多 数 
ids Zr Rr PRAEDI ZH Za 37 个 基因 , 包括 13 EA 
质 编码 基因 、2 个 rRNA 基因 和 22 个 tRNA RA, 
上 且 仅 有 一 个 拷贝 。 但 也 有 例外 : CI) 如 早期 研究 发 
现 西方 盲 走 螨 缺少 nad3 和 nadó 两 个 基因 序列 
(Jeyaprakash and Hoy, 2007), ， 但 最 近 其 他 研究 组 
的 研究 则 发 现 , 该 里 并 未 丢失 nad3, ， 而 是 位 于 
nad4L 和 rrns 之 间 , 且 该 螨 的 线粒体 基因 组 似乎 没 
有 最 初 报道 的 那样 大 (Dermauw et al., 2010) ; (2) 
4 A ZF FS Leptotrombidium pallidum 有 两 个 rrnL 
(Shao et al., 2005b) ; (3)Steganacarus magnus 仅 有 
6 个 tRNA ÆA, ER 16 个 tRNA 基因 全 部 丢失 
(Domes et al., 2008) 。 此 外 , 苍白 纤 羡 螨 线粒体 基 
因 组 中 存在 一 假 的 核糖 体 小 亚 基 基 因 ( Prem) , 但 
其 长 度 只 有 功能 性 rms 的 一 半 (Shao et al., 
2005b) 。 


2 蝗 螨 线粒体 基因 组 A +T 蚜 集 区 


控制 区 (control region) 是 线粒体 基因 组 中 最 大 
的 非 编 码 区 , 在 疹 椎 动物 中 负责 线粒体 DNA 复制 
和 转录 的 起 始 (Shadel and Clayton, 1997) 。 在 昆虫 
P, 由 于 A+T 含 量 较 高 , 控制 区 也 称 作 A +T 富 集 
区 (A +T-rich region) (Zhang and Hewitt, 1997) 。 已 
i EA] Ze CRUS DURS TASA + 了 T 富 集 区 ,但 一 些 种 
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表 1 已 测序 的 28 HS a A ZBHEE DC 


Table 1 The information of 28 sequenced complete mitochondrial genomes of Acari species 


种 类 分 类 地 位 
Species Classification 


SEE VN Ascoschoengastia sp. 


粉尘 螨 Dermatophagoides farinae 


HW a H Acariformes 
真 螨 总 目 Acariformes 
PeR Dermatophagoides pteronyssinus 真 螨 总 日 Acariformes 
红 纤 羡 螨 Leptotrombidium akamushi 真 螨 总 目 Acariformes 
fia B ZT- 2E I Leptotrombidium deliense 真 螨 总 目 Acariformes 
D AAPG Leptotrombidium pallidum 
苹果 全 爪 螨 Panonychus ulmi 
柑橘 全 爪 螨 Panonychus citri 


Steganacarus magnus 


HW a H Acariformes 
真 螨 总 目 Acariformes 
HW a H Acariformes 
真 螨 总 目 Acariformes 
Tiens Tetranychus kanzawai E A H Acariformes 
ZPE Tetranychus urticae E A H Acariformes 
Unionicola foili E A H Acariformes 
Unionicola parkeri E A H Acariformes 
Walchia hayashii E A H Acariformes 
寄 螨 总 目 Parasitiformes 
寄 螨 总 目 Parasitiformes 
寄 螨 总 目 Parasitiformes 


AF iy EL H Parasitiformes 


4S BRE ME Amblyomma triguttatum 
4x WH Carios capensis 
45) X& IM Haemaphysalis flava 
FN FATE EM Ixodes hexagonus 


全 环 便 蝗 Ixodes holocyclus AF iy EL H Parasitiformes 
Am Y ITE Ixodes persulcatus 寄 螨 总 目 Parasitiformes 
Y 5 PEW Ixodes uriae 寄 螨 总 目 Parasitiformes 


西方 盲 走 螨 Metaseiulus occidentalis 
= ALARM Ornithodoros moubata 
HG Bl. Ornithodoros porcinus 
智利 小 植 绥 螨 Phytoseiulus persimilis 
ARH Rhipicephalus sanguineus 
Stylochyrus rarior 
狄 斯 瓦 螨 Varroa destructor 


Ay iy EX H Parasitiformes 
寄 螨 总 目 Parasitiformes 
Ay iy EX H Parasitiformes 
寄 螨 总 目 Parasitiformes 
Ay iy EX H Parasitiformes 
寄 螨 总 目 Parasitiformes 
Ay iy EX H Parasitiformes 


类 具有 核 苷 酸 序列 几乎 一 致 的 多 个 A+T 富 集 区 ， 
如 : $3 x LU Haemaphysalis flava, EIME 9. Ixodes 
holocyclus. jf Bj 18% "RB Ixodes uriae, £L ZF "Wu 
akamushi, | f& 里 £F XS WW 
Leptotrombidium deliense. Wi £L Jj 3k; HA. Stylochyrus 
rarior 和 Unionicola foili 等 8 种 蝗 螨 具有 2 个 (Black 
and Roehrdanz, 1998; Shao et al., 2004, 2005a, 
2006) ; 智利 小 植 绥 螨 Phytoseiulus persimilis 有 3 个 
( Dermauw et al., 2010) , GAA A THPSZJ BEM 
具有 4 个 (Jeyaprakash and Hoy, 2007; Dermauw et 


Leptotrombidium 





基因 组 大 小 (bp) ^ GenBank 登录 号 参考 文献 
Genome size GenBank accession no. References 
16 067 NC. 010596 未 发 表 Unpublished 
14 266 NC_013184 Klimov and O’ Connor, 2009 
14 203 NC. 012218 Dermauw et al., 2009 
13 698 NC. 007601 Shao et al., 2006 
13 731 NC. 007600 Shao et al., 2006 
16 779 NC. 007177 Shao et al., 2005b 
13 115 NC. 012571 Van Leeuwen et al., 2011 
13 077 HM189212 Yuan et al., 2010 
13 818 NC_011574 Domes et al., 2008 
13 092 HM753535 未 发 表 Unpublished 
13 103 NC_010526 Van Leeuwen et al., 2008 
14 738 NC. 011036 Ernsting et al., 2009 
14 734 NC. 014683 Edwards et al., 2011 
14 857 NC. 010595 未 发 表 Unpublished 
14 740 NC. 005963 未 发 表 Unpublished 
14 418 NC. 005291 Shao et al., 2004 
14 686 NC. 005292 Shao et al., 2004 
14 539 NC. 002010 Black and Roehrdanz, 1998 
15 007 NC. 005293 Shao et al., 2005a 
14 539 NC. 004370 Shao et al., 2005a 
15 053 NC. 006078 Shao et al., 2005a 
24 961 NC, 009093 Jeyaprakash and Hoy, 2007 
14 398 NC_004357 Shao et al., 2004 
14 378 NC_005820 Mitani et al., 2004 
16 199 NC_014049 Dermauw et al., 2010 
14 710 NC_002074 Black and Roehrdanz, 1998 
14 899 NC_013474 Swafford and Bond, 2009 
16 477 NC_004454 Navajas et al., 2002 





al., 2010), IK BOSE ERAI A +T BRK ATK 
度 在 300 ~500 bp 之 间 , ERKI A 2 39r BUS Varroa 
destructor( 2. 174 bp) ( Navajas et al., 2002) , 最 短 的 
为 4 FRAT (44 —57 bp) ( Yuan et al., 2010) ,也 是 
已 测 节 胶 动 物 中 最 短 的 。 总 A+T 富 集 区 最 长 的 是 
4 EAET (2 800 bp) (Shao et al., 2005b) 。 在 已 
报道 的 昆虫 中 , A+ T RK RR ERB 8 
Drosophila melanogaster(4 061 bp) ,而 最 短 的 是 一 种 
WU" Heterodoxus macropus ， 该 昆虫 具有 2 个 长 度 不 
同 的 A+T 富 集 区 (分 别 为 73 bp 和 47 bp) (Shao et 
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al ., 2001), 

A T BRK NAAM D Be 29 ikon yp 
有 极 高 的 变异 性 , 而 在 一 些 类 群 中 相对 保守 , 通常 
位 于 rrnS 和 trl 两 个 基因 之 间 (Zhang and Hewitt, 
1997; Saito et al., 2005) 。 在 已 测序 的 28 Fh dg ds 
中 , 除 与 党 的 基因 排序 相同 的 7 PRR, HR 
里 A +T 富 集 区 的 位 置 大 多 高 度 变 异 。 例 如 , EM 
有 1 个 A+T 富 集 区 的 几 种 昕 螨 中 , 户 尘 螨 
Dermatophagoides pteronyssinus XS Æ i D. farinae 
HJ A +T BRK PT tmf Al trnSl 基因 之 间 
(Dermauw et al., 2009; Klimov and O’ Connor, 
2009), 4 FRET ESI A +T BEEK ALF coxl 和 nad3 
基因 之 间 (Van Leeuwen et al., 2008; Yuan et al., 
2010) , mak Hr wy A +T BRK AH trnC 和 
rrn$ 基因 之 间 (Navajas et al., 2002), S. magnus 的 
A+T 寅 集 区 位 于 rns 和 coxl 基因 之 间 , 但 由 于 该 
里 缺失 包括 irnl 在 内 的 16 个 tRNA 基因 ,因此 难以 
确定 该 控制 区 的 相对 位 置 是 否 发 生 了 变异 (Domes 
et al., 2008), 

研究 表明 , A +T 寅 集 区 包含 线粒体 基因 组 复 
制 和 转录 起 点 及 其 控制 序列 , 具有 一 系列 保守 的 序 
列 元 件 及 二 级 结构 特征 (Zhang et al., 1995; Tsujino 
et al., 2002; Saito et al., 2005; Oliveira et al., 2007; 
Carapelli et al., 2008), TEzx E Sj gg] A - T REE 
中 ，T- 自 是 最 为 保守 的 一 个 序列 元 件 ,该 序列 为 复 
制 的 起 始 提供 必要 的 信号 识别 位 点 (Saito et al., 
2005) 。 然 而 , 在 已 测序 的 28 pU rp, 仅 智 利 小 
植 绥 螨 和 柑橘 全 爪 螨 的 A+T 寅 集 区 存在 工 徐 
( Dermauw et al., 2010; Yuan et al., 2010) , H T-f% 
的 长 度 均 较 短 (4 ~6 bp) 。 研 究 表 明 , 不 同 的 物种 
的 T-EI BEA IBI, 如 弹 尾 目 昆虫 T- 徐 长 为 4~10 4 
TAR IR, 全 变态 昆虫 的 T 复 往往 大 于 10 SER 
(Saito et al., 2005; Carapelli et al., 2008), HAY, 
RAS EJ BER] T-ASE, 但 对 线粒体 
DNA 的 复制 起 始 似 需 长 于 10 bp (Saito er al., 
2005) 。 因 此 , 对 于 A +T 富 集 区 不 具有 长 T- H 
物种 而 言 , 极 有 可 能 是 由 其 他 可 能 的 序列 或 结构 
(如 葵 环 二 级 结构 ) 为 线粒体 DNA 的 复制 起 始 提供 
VEKE, WERE KIE Locusta migratoria ( Saito et 
al., 2005 ) 和 柑橘 全 爪 螨 (Yuan et al., 2010) 。 大 多 
数 已 测 蝗 螨 的 A + Tap Se IY BY I MR BE 
TJ, 并 推测 该 结构 参与 了 线粒体 DNA 的 复制 起 始 。 
此 外 , A € T BRK NAY — 2 25 9 m] f] S Fe 91 , 
Bl 5'95 By TATA Fe Fe (motif) Al 39m By GACA) T 3€ 


Fete Wy Hx oh 3 "P e BE (RSF (Zhang et al., 1995; 
Black and  Roehrdanz, 1998; Kilpert and 
Podsiadlowski, 2006) , Je; 15] TE HESS ( QM Mit ZT Jag Sk 
i) ( Black and Roehrdanz, 1998) 的 该 基 序 可 能 在 线 
粒 体 DNA 的 复制 和 转录 中 具有 重要 的 功能 意义 
(Zhang et al., 1995) 。 然 而 , 较为 特殊 的 是 大 多 数 
蝗 螨 种 类 并 无 这 两 个 基 序 ( Domes et al., 2008; 
Dermauw et al., 2009; Yuan et al., 2010) 。 

已 有 的 人 研究 表明 , —E s SU ALK A + T 
富 集 区 中 还 存在 串联 重复 序列 , 这 些 串 联 重复 序列 
的 重复 类 型 及 重复 次 数 的 不 同 导致 A+T 富 集 区 的 
长 度 发 生 显著 变化 (Zhang and Hewitt, 1997) 。 在 已 
测 的 28 PPR, 仅 2 PRR A + 了 T 富 集 区 中 存在 
ERIZ] TK A A +T RKP EL 173 
PAG FF BR y Eg A ZR EE, BERKE 
2 173 bp( Navajas et al., 2002), FÆR A - Tu 
集 区 中 存在 AT 重复 类 型 的 微 卫星 , 重复 次 数 在 7 ~ 
28 Z E] ( Dermauw et al., 2009) , xx E FB HE P 
列 的 出 现 , aU A ze DNA 复制 过 程 中 的 滑 链 所 
致 (Levinson and Gutman, 1987) 。 


与 其 他 节 胶 动物 相似 , 已 测 的 28 fp dS ZX RT 
体 基因 组 碱 基 组 成 偏 癌 A 和 T。A +T 含 量 最 高 的 
是 真 里 总 目的 4 种 叶 螨 (84.3% ~ 85.6% ) (Yuan et 
al., 2010) , F(R AYN ZEZT 3 ih (67. 5% ) (Shao et 
al., 2006) ， 其 余 真 螨 总 目 种 类 的 A +T 含 量 总 体 上 
亦 略 高 于 寄 螨 总 目 。 然 而 ， 比 较 发 现 , A +T 含 量 
的 高 低 与 蝗 螨 分 类 阶 元 的 高 低 无 关 。 通 常人 A+T 含 
量 在 同 科 或 同属 的 物种 间 相 近 (Salvato et al., 
2008), ， 但 也 存在 例外 , TUI, Ay gs HS MES 
Ixodes 的 4 个 种 的 A+T 人 含量 相 差 较 大 (72.3% ~ 
77.4% ) (Yuan et al., 2010) 。 一 般 情 况 下 ,， 后 生动 
物 线粒体 正 链 的 AT- 偏 斜 为 正 值 ， 而 GC- 偏 斜 为 负 
值 (Hassanin et al., 2005 ) 。 比 较 发 现 , 28 foils ze 
粒 体 基 因 组 的 AT- 偏 斜 赋 有 正 值 , 也 有 人 负 值 , 平均 
值 为 0. 001 +0. 065, HÆ ( - 0. 253), Pei 
(-0. 199), U. foili (0. 201) 和 Walchia hayashii 
(0.264) Se 4 fp HEUS EA] AT- 仿 斜 程度 最 为 显著 , H 
这 4 REESE A +T 含 量 也 相对 较 低 。 对 一 些 昆 虫 
线粒体 基因 组 的 研究 发 现 , 显著 的 AT- 偏 斜 值 与 低 
的 A+T 舍 量 具有 一 定 的 相关 性 (Cameron and 
Whiting, 2007)。 但 是 , 这 种 相关 性 并 非 普 遍 规 律 ， 
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即 低 的 A+T 含 量 并 非 意味 着 AT- AHER a, Bi) 
On, ay) Leptotrombidium 的 3 个 种 的 A+T 含 量 
在 28 i WESS CB Bd. 但 其 AT- 偏 斜 程度 亦 很 低 
( Yuan et al., 2010) 。 

与 大 多 数 后 生动 物 线粒体 基因 组 相同 , mU 
螨 线粒体 基因 组 的 CC- 偏 斜 为 负 值 , 平均 值 为 
-0.126 +0. 19$。 然 而 ， 侍 螨 属 Dermatophagoides 
(Dermauw et al., 2009; Klimov and O’ Connor, 
2009). /|\ FE 2% S E Phytoseiulus ( Dermauw et al., 
2010) . Budi) Varroa( Navajas et al., 2002) 和 全 和 爪 
its) Panonychus( Yuan et al., 2010) 等 4 个 属 的 6 个 
Bh, 其 GC-fn RAE IETH, 这 与 后 生动 物 典 型 的 线 粒 
体 基 因 组 GC- 偏 斜 值 相反 (Masta and Boore, 2004; 
Hassanin et al., 2005; Qiu et al., 2005; Hassanin, 
2006; Kilpert and Podsiadlowski, 2006 ; Podsiadlowski 
and Bartolomaeus, 2006), TZ E 2H JN, ER] BE Aia [8] AS 
可 能 原因 是 定 回 突变 压力 和 不 对 称 的 复制 过 程 , 一 
个 链 保持 单 链 状 态 的 时 间 比 男 一 个 链 的 更 长 ,导致 
其 更 易 遭 到 特异 性 破坏 。 相 反 的 链 偏 问 可 能 源 于 线 
粒 体 控 制 区 的 倒 位 (inversion) ， 因 为 控制 区 包含 线 
粒 体 DNA 复制 和 转录 的 起 始 位 点 。 因 此 , 控制 区 
的 倒 位 将 产生 线粒体 DNA. 的 不 对 称 突变 约束 
(asymmetric mutational constraints ) M R AE BE {A jG 
(reversal) ， 随 看 时 间 的 推移 , 最 终 导致 完全 相反 的 
PEZH m.m [8] ( Hassanin et al., 2005) FHA Az HAR 
粒 体 基 因 组 J- 链 上 的 大 多 数 蛋 白质 基因 , 其 第 3 个 
密码 子 位 置 的 四 重 兼并 位 点 的 GC-Dii EZ YE TEL, XX 
与 一 般 模 式 相反 , 很 可 能 表明 控制 区 发 生 了 倒 位 。 
JE), ql TF ORT RS BE RJ Az TC a Jay 53 PT ay Ji 
Tetranychus 的 GC-f HE EHR, 因此, 柑橘 全 
JTS ARE Ie E] i [3] FH] RERE TE A= TG 8 P SAL GB 
旺 科 分 化 出 来 之 后 (Yuan et al., 2010) 。 


4 ” 蝗 螨 线粒体 基因 组 重 排 


后 生动 物 线粒体 基因 组 包含 37 个 基因 , HE 
有 和 较 快 的 进化 速率 ,因而 理论 上 具有 很 大 的 重 排 潜 
J, 但 从 进化 尺度 讲 , 线粒体 37 个 基因 的 排序 在 很 
长 一 段 进 化 时 间 内 却 保 持 不 变 ,， 杀 缘 关 系 较 近 的 类 
群 其 基因 排序 更 为 相似 。 因 此 , 线粒体 基因 重 排 是 
稀有 事件 , 其 为 解决 后 生动 物 深层 次 的 系统 发 生 关 
系 提 供 了 强 有 力 的 工具 (Boore and Brown, 1998) 。 
在 蜂 螨 亚 纲 特 别 是 真 螨 总 目 中 ,基因 重 排 非常 频繁 
( Fahrein et al., 2007; Domes et al., 2008; Dermauw 


et al., 2009, 2010; Masta, 2010; Yuan et al., 
2010) 。 在 已 测 的 28 FRE, ERAS HIT 
M dS L3 ees EA] BG A HEF C EXPE PRE A SA AE A) 完全 
— BU), ER 21 种 均 发 生 了 基因 重 排 。 如 狄 斯 瓦 
螨 的 重 排 仅 涉 及 tRNA 基因 (Navajas et al., 2002) , 
有 20 FREE YS TETES E EO E DDR (BL) RNA 基 
因 的 重 排 。 共 享 基因 连接 点 的 数量 在 总 目的 种 类 
(如 柑橘 全 爪 鲍 与 血红 书 头 凰 ) 间 甚 至 高 于 相同 总 
目的 种 类 (如 柑橘 全 爪 螨 与 户 尘 螨 ) 所 共享 的 基因 
连接 点 数量 。 当 排除 tRNA EDI DUAE TERCER CRI 
rRNA ÆA, 也 发 现 了 相同 的 情况 。 因 此 ,大 多 数 
Mfg ES HE. EE HE A EHE. 限制 了 基因 排序 在 解 
决 蛇 螨 亚 纲 高 阶 元 (如 目 级 水 平 ) 进化 关系 中 的 应 
用 (Yuan et al., 2010)。 然 而 , 线粒体 基因 排序 在 
一 些 情况 下 可 用 于 解决 蜂 螨 低 阶 元 ( 科 和 属 ) 之 间 
的 系统 发 生 关 系 ， 如 在 人 硬 蛇 科 前 沟 类 人 硬 蛇 
( prostriate ticks ) Jr; 1^] 2S fili HH! ( metastriate ticks ) 的 
系统 发 生 关 系 上 的 运用 (Black and Roehrdanz, 
1998 ; Shao et al., 2004) , 

TS D [v FE SR 7 p], 线粒体 基因 重 排 可 分 为 
Hy hii (transposition) 和 倒 位 。 易 位 和 倒 位 发 生 的 位 
置 可 远 可 近 , 可 同时 进行 , 也 可 单独 发 生 。 当 多 个 
基因 发 生 易 位 和 (或 ) 倒 位 时 , 又 称 为 基因 洗 牌 
(gene shuffling), AAS, 对 线粒体 基因 重 排 机 制 的 
解释 ， 主 要 有 4 种 模型 : 复制 -随机 删除 模型 
( duplication-random deletion ) ( Macey ef al., 1997; 
Boore et al., 1998). ^ iW[-dE B8 PLE M A 
( duplication-nonrandom loss) ( Lavrov et al., 2002) 、 
JE [JH] W PE By dE WA £H Pj Æ H ( nonhomologous 
intragenome recombination ) ( Dowton and Campbell, 
2001) 和 非 同 源 性 的 基因 组 间 重 组 ( nonhomologous 
intergenome recombination ) (Shao et al., 2005b)。 复 
制 -删除 模型 是 指 基因 组 的 部 分 序列 在 复制 过 程 中 ， 
由 于 滑 链 错 配 而 发 生 重复 ,随后 多 余 的 基因 被 删除 
或 转化 为 假 基因 。 该 模型 可 很 好 地 解释 基因 易 位 现 
象 , 能 够 较 好 地 解释 大 多 痊 椎 动物 线粒体 基因 重 排 
现象 , 亦 可 解释 微小 牛 蝗 Boophilus microplus 线粒体 
基因 组 中 irnE 发 生 的 串联 重复 以 及 微小 牛 昕 和 血 
ZL Jay 3E RA: Fr Ez AY SE A Be HE ( Black and Roehrdanz, 
1998; Campbell and Barker, 1999) 。 然 而 , 复制 - 删 
除 模型 无 法 解释 在 昕 螨 线 粒 体 基因 组 中 频繁 发 生 的 
基因 倒 位 现象 ,而 重组 模型 可 对 此 作出 较 好 的 解 
释 。 事 实 上 ,由 于 蛇 螨 线粒体 基因 的 高 度 重 排 , 单 
个 模型 往往 难以 解释 其 重 排 机 制 。 而 综合 运用 复 
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制 -删除 模型 及 非 同 源 性 的 基因 组 间 重 组 模型 ， 可 
很 好 地 解释 羡 螨 属 4 个 线粒体 基因 组 之 间 的 重 排 进 
化 现象 (Shao et al., 2006) , 


5 MPi rRNA 基因 特征 


研究 发 现 , BAK AEG SS BS f S Boa 0 8j 
rrnL 和 rmS 3k pj $3 py N- 链 编码 ( Black and 
Roehrdanz, 1998; Navajas et al., 2002; Shao et al., 
2004, 2005a; Domes et al., 2008; Ernsting et al., 
2009; Swafford and Bond, 2009; Edwards et al., 
2011), Am, 尘 螨 属 的 2 个 种 (Dermauw et al., 
2009; Klimov and O’ Connor, 2009) 、 苹 螨 属 的 3 个 
种 (Shao et al., 2005b, 2006). PEA BE $ 
(Jeyaprakash and Hoy, 2007). 4# Jij fü 2E t 
( Dermauw et al., 2010) 以 及 4 种 叶 螨 ( Yuan et al., 
2010) Hy 2 A rRNA 基因 均 位 于 本 链 上 。 需 要 指出 
的 是 , 苍 日 纤 关 里 有 2 个 rmL, 其 中 一 个 位 于 N- 链 
上 (Shao et al., 2005b) , iH, SEW $E rrnS-trnV- 
rrnL 在 许多 后 生动 物 中 高 度 保守 (Boore，1999 )。 
在 已 测 的 28 种 蛇 螨 中 ,大 多 数 种 类 的 rrnL 和 rms 
仅 相 距 一 个 tRNA 或 下 接 相 连 (Black and 
Roehrdanz, 1998; Shao et al., 2005b, 2006; 
Jeyaprakash and Hoy, 2007; Dermauw et al., 2009; 
Klimov and O' Connor, 2009; Swafford and Bond, 
2009) 。 然 而 , 狄 斯 瓦 螨 的 rrnL 和 rrns 间 存 在 3 个 
tRNA 基因 和 1 个 长 度 为 2 173 bp 的 控制 区 , 而 S. 
magnus (Domes et al., 2008) 、 蚌 螨 属 Unionicola 的 
2 个 种 ( Ernsting et al., 2009; Edwards et al., 2011) , 
W. hayashii 和 Ascoschoengastia sp. 等 的 rrnL 和 rrnS 
基因 中 间 存 在 nadl 基因 , 4 AP ARE 5 “MEE EI 
质 编码 基因 和 5 个 tRNA SETA Tf TR ER EE X ( Yuan et 
al., 2010) , 

在 已 测 的 28 fps rp, DUCI HL BUT SERE 
类 构建 了 rmL 和 rrns B RAY. dx E EE aE NS 
rm 和 rS BARS Z^ BM, 其 长 度 分 别 
a D. yakuba 短 23. 596 Fil 23.4% (Shao et al., 
2006) 。 户 侍 螨 的 rRNA 基因 也 存在 相似 的 情况 ， 
ASEH SNB rrmL 和 rms 的 二 级 结构 非常 相 
似 ( Dermauw et al., 2009; Yuan et al., 2010), 4 
It, S. magnus 的 TRNA KY —2&2& $4 5j EAA pg 
LP" ^E ERI 2S A BOR, 而 与 昆虫 的 更 为 相似 (Domes 
et al., 2008) 。4 种 叶 螨 线粒体 rRNA 基因 的 二 级 结 
TJ, SSAA GAP IET THTA,. m4 S. 


magnus 差别 也 较 大 。 在 rmS 基因 的 中 部 , A at 
盖 螨 和 户 尘 螨 均 仅 有 一 个 复合 螺旋 结构 (39-4041- 
42) , 但 叶 螨 有 2 个 独立 的 螺旋 结构 (39 和 42) , 这 
与 S. magnus 的 rrnS 在 此 人 处 的 结构 更 为 相似 。 

H Bii, 尚 不 清楚 在 结构 上 相对 保守 的 rRNA 基 
， 是 如 何在 其 大 小 显著 变 小 的 情况 下 仍 能 保持 正 
各 的 生物 学 功能 。 有 研究 指出 , rRNA 基因 大 小 的 
减 小 与 tRNA 基因 丢失 T- 臂 之 间 存 在 某 种 相关 人 性 
(Masta, 2000) 。 在 真 里 总 目的 一 些 种 类 中 , 发 现 了 
rRNA 和 tRNA 基因 同时 减 小 的 现象 ， 如 户 尘 旺 
( Dermauw et al., 2009) . © EAT i ih (Shao et al., 
2006). S. magnus( Domes et al., 2008) 和 4 种 叶 螨 
(Yuan et al., 2010) 等 。 然 而 ,一些 研 究 并 不 文 持 
该 假说 ， 即 tRNA 基因 缺失 T- 辟 并 不 总 意味 着 
rRNA 基因 大 小 的 减 小 ， 如 腹 足 纲 动 物 (Yamazaki et 
al., 1997)。 因 此 , rRNA 基因 长 度 的 急剧 减 小 与 
tRNA 基因 丢失 T- 臂 ,两 者 同时 发 生 可 能 只 是 一 种 
巧合 , 仪 反 映 出 线粒体 基因 组 在 “小 型 化 ”过 程 中 的 
两 个 独立 趋势 。 


6 ” 蝗 螨 线粒体 tRNA 基因 特征 


Wedge Z^ tRNA 基因 长 度 的 显著 缩短 ,特别 
是 真 螨 总 目的 tRNA ,其 平均 长 度 仅 为 54.8 +1.0 
bp, 导致 部 分 tRNA 基因 无 法 形成 经 典 的 三 叶 草 二 
级 结构 ,， 即 : 或 者 缺失 DOE. 或 者 缺失 TR, 甚至 
D- 和 T- 辟 同时 缺失 (Yuan et al., 2010), ÆR) 
WMA WE "D, Fo WR A ( Amblypygi), B $k H 
( Opiliones) ~ 3 H H (Solifugae ) ARH d$ MV. 2p] AY BF 
总 日 等 类 群 的 tRNA 基因 具有 典型 的 三 叶 草 二 级 结 
构 ( Masta and Boore, 2004; Shao et al., 2005b, 
2006; Masta and Boore, 2008; Dermauw et al., 2009; 
Klimov and O’ Connor, 2009), 14H Æ $ *k A 
( Araneae) , $8 H (Scorpiones), 4 $i H ( Uropygi) 及 
BE V 299 EP] EC A o H SEIS BE rp, tRNA SEA GR T- 
辟 是 非常 普遍 的 特征 (Masta and Boore, 2008) , i 
T. trnS1( AGN) 基因 缺失 D- 臂 ,是 后 生动 物 线 粒 
体 基 因 组 的 一 个 典型 特征 ( Wolstenholme，1992 ) 。 
然而 , 其 他 tRNA 基因 缺失 D- 辟 较为 罕见 , 例如 ， 
在 蝎 Centruroides limpidus (Davila et al., 2005 )、 海 
Wk Nymphon gracile ( Podsiadlowski and Braband, 
2006) . 2E AY 3 个 种 (Shao et al., 2005b, 2006) 
及 个 螨 属 的 2 个 种 (Dermauw et al., 2009; Klimov 
and O’ Connor, 2009) B digi, MER 
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D- 辟 的 tRNA 基因 (如 trnA) , E T-A BEA ~ 
3 bp) 且 热力 学 上 不 稳定 , 暗示 这 些 tRNA 基因 实际 
上 可 能 同时 缺少 D- 辟 和 T-} (Klimov and O’ 
Connor, 2009) 。 柑 橘 全 爪 螨 线粒体 基因 组 中 一 些 
tRNA 基因 的 工 臂 (UN trn. S2 Fil traV) U D-EF (irnY, 
trnR 和 trnP) EIRE, — PEUT NS CRISE IR ST EJ 
1 了 基因 较 柑 橘 全 爪 螨 的 更 短 , DURS 1 bp 的 D- 臂 ， 
SEAR TG B trP 基因 同时 丢失 了 D- 臂 和 T- 臂 
( 爱 明 龙 , 2011 ) 。 尽 管 同时 缺少 T- 臂 和 D "ET SIR 
象 极为 罕见 , 但 在 其 他 一 些 丈 胶 动 物 中 亦 有 报道 ， 
JH AE E Achelia bituberculata ( trnA) ( Park et al., 
2007) ) 和 蝎 C. limpidus( trnQ 和 trnS1) ( Davila et al., 
2005) , 

TE BUR RO T C AE IRE E, 核 苷 酸 错 配 
现象 在 已 测 的 28 Rp pix ARE. SSE LE, 在 
BAD PIR ETE BERR TE ES ROS 
现象 Masta and Boore, 2004; Davila et al., 2005; 
Dermauw et al., 2009; Klimov and O’ Connor, 2009; 
Edwards et al., 2011) , 并 推测 这 些 错 配 的 tRNA 3E 
可 通过 转录 后 的 RNA 编辑 而 维持 其 功能 ( Lavrov 
et al., 2000; Masta and Boore, 2004) 。 通 常 , tRNA 
基因 的 反 密 码 子 环 为 7 个 核 车 酸 , 但 4 种 叶 螨 的 
trn! 和 户 尘 里 的 trnL2( Dermauw et al., 2009) 的 反 密 
码 子 环 均 为 8 个 核 车 酸 。 这 种 非典 型 的 反 密 码 子 环 
是 比较 罕见 的 , 仪 在 个 别 后 生动 物 中 有 报道 ， 如 蝎 
Mesobuthus gibbosus ( trnH 和 trnN ) ( Davila et al., 
2005) ) 和 骆驼 Camelus bactrianus ferus ( trn$1) ( Cui et 
al., 2007), 


7 问题 与 展望 


蝗 螨 线粒体 基因 组 由 于 频繁 的 基因 重 排 和 高 的 
A+T 含 量 , 对 其 成 功 测序 及 正确 注释 困难 较 大 。 
通常 , 线粒体 基因 含量 及 基因 排序 在 低 分 类 阶 元 
( 科 和 属 ) 中 高 度 保守 , (BA IV. 293 EX 098 BES 
its Je (Shao et wo/.，200$b ,，2006) 、 尘 螨 属 (Dermauw 
et al., 2009; Klimov and O’ Connor, 2009) fite fg 
( Ernsting et al., 2009; Edwards et al., 2011) "P, Jg 
内 不 同 种 类 间 均 发 现 基因 令 量 变异 和 (或 ) 基因 重 
排 现象 。 当 然 , 这 种 属 内 基因 重 排 现 象 的 存在 , 也 
可 能 源 于 不 正确 的 注释 。 由 于 已 测 真 螨 总 目 线粒体 
tRNA 基因 均 存 在 不 同 程度 的 序列 减 短 问题 ,在 缺 
乏 可 用 于 比较 分 析 的 近 缘 物种 序列 的 情况 下 , 正确 
地 注释 这 些 非 典型 的 tRNA 基因 相当 困难 , 甚至 是 


错误 的 ( Klimov and O’ Connor, 2009), Ak, A% 
要 对 蜂 旺 亚 纲 更 多 物种 的 线粒体 基因 组 序列 进行 测 
定 ， 提 高 星 螨 线粒体 基因 组 注释 的 准确 性 ， 推 动量 
螨 线 粒 体 基因 组 学 、 种 群 遗 传 学 及 分 子 系统 学 
人 研究 。 

由 于 真 螨 总 目的 线粒体 基因 组 中 部 分 tRNA 基 
因 缩 短 ， 导 人 致 无 法 形成 经 典 的 三 叶 草 二 级 结构 ,部 
分 基因 甚至 同时 丢失 了 D- 和 T- 辟 。 人 研究 表明 , 线 
th Ascaris suum BOP ARE 2H rib TB D- 辟 的 
tRNA 基因 具有 正常 的 生物 学 功能 ( Okimoto et al., 
1992) , 但 同时 缺失 D- 臂 和 T- 辟 的 tRNA 是 否 也 具 
有 正常 的 功能 , 目前 还 未 见报 道 。 因 此 ,有 必要 采 
用 实验 的 方法 (如 线粒体 转录 组 分 析 ) 进一步 研究 
这 些 tRNA 基因 是 否 同时 丢失 了 D- 臂 和 T- 臂 ， 如 采 
是 , 那么 这 些 tRNA 基因 是 否 具 有 正常 的 生物 学 功 
能 。 此 外 , 氨基 酸 接 受 臂 上 存在 碱 其 错 配 的 tRNA 
基因 , 可 通过 转录 后 的 RNA 编辑 而 维持 其 功能 
(Lavrov et al., 2000; Masta and Boore, 2004; 
Segovia et al., 2011) , 但 相似 的 RNA 编辑 机 制 是 否 
FE AGUS BORLA tRNA 基因 中 也 存在 ， 有 必要 进一步 
证 实 。 

目前 , 对 线粒体 基因 组 的 研究 , 越 来 越 多 地 涉 
及 到 线粒体 功能 基因 组 学 研究 。 人 研究 表明 , 线粒体 
基因 组 序列 和 结构 的 变异 , 与 其 对 生态 环境 (如 缺 
氧 ) 适应 性 进化 密切 相关 。 人 例如， 高 原 鼠 锡 
Ochotona curzoniae 线粒体 基因 组 编码 的 基因 coxl 和 
cox2 的 氨基 酸 序列 的 改变 与 其 对 高 原 的 生态 适应 
机 制 密 切 相关 (Luo et al., 2008) ; 二 斑 叶 螨 和 柑橘 
AE JUDGE zT AB 98 FA CARS UE RB DUTE R^ 7E , 源 于 其 
Za RAE DS] 2H Sg 5) A A E ip AES] cob 的 点 突变 
(Van Leeuwen et al., 2008, 2011), WL, JI sm 8% 
里 线粒体 功能 基因 组 学 的 研究 , et PDR BRL X 
性 进化 机 制 的 理解 以 及 制定 控制 有 害 蜂 螨 危 害 的 策 
略 均 具 有 重要 意义 。 
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